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La gallina criolla del Pacífico Colombiano es unas especies utilizadas en 
avicultura no especializada en la población rural, se caracteriza por su 
importancia social, cultural y económica. Se ha reconocido que la gallina fue 
introducida en América del Sur en el siglo XV con la llegada de los españoles, 
aunque se ha planteado una introducción pre-europea a través de contactos 
transoceánicos entre América, Asia o Polinesia. Algunos científicos han 
empleado marcadores moleculares de ADNmt para analizar fósiles prehistóricos 
y gallinas domésticas, pero aún no es claro el origen de la gallina criolla en 
América del Sur. El objetivo de este trabajo fue contribuir al conocimiento de la 
diversidad genética de las gallinas criollas del Pacífico Colombiano usando 
ADNmt. Se secuenció un fragmento de 530pb de la región control de 60 gallinas 
criollas pertenecientes a tres comunidades correspondientes a indígenas 
(Nariño), campesinas (Valle del Cauca) y afrodescendientes (Chocó). Las 
secuencias colombianas fueron analizadas y comparadas con dos conjuntos de 
datos correspondientes a 3162 secuencias de 480pb y 3223 secuencias de 
200pb respectivamente. Los resultados mostraron la existencia de un pool 
altamente diverso en región hipervariable del ADNmt en las gallinas criollas del 
Pacífico Colombiano, debido a que 24 sitios polimórficos definieron 13 haplotipos 
y estos a su vez se agruparon con los haplogrupos E (86,6%), A (6.66%), C (5%) 
y B (1.66%). De la diversidad genética solo 4.4% de la variación total se debió a 
diferencias entre las gallinas en las tres comunidades. El índice de fijación (FST) 
para las tres poblaciones no fue significativo (FST=0.04397±0.045), (P>0.07429), 
por lo tanto, no se detectó estructura genética. Estos resultados sugieren un 
origen europeo, dado que los documentos históricos muestran que los españoles 
la introdujeron. Los haplogrupos A, B y C es probable que hayan llegado al 
Pacífico Colombiano con la introducción de líneas comerciales. 
Resumen y Abstract V 
 
Palabras clave: Ancestría, Aves de traspatio, D-loop, Filogenia, Haplotipo, 
Molecular. 
Abstract 
Native hen of   the Colombian Pacific is one of the most commonly used species 
in aviculture not specialized of the rural population and is characterized by its 
cultural and economic importance. It has been recognized that the hen was 
introduced in South America in the fifteenth century with the arrival of the 
Spaniards. Although it has also raised a pre-European introduction, through 
transoceanic contacts between America, Asia and Polynesia. Some scientists 
have used molecular markers of mtDNA to analyze prehistoric fossils and nuclear 
DNA of native hens, but it is not still clear their origin in South America. The 
objective of the present work went to contribute to the knowledge of the genetic 
diversity of the native hens of the Colombian Pacific using mitochondrial DNA. A 
fragment of 530pb was sequenced and amplified of the control region of 60 native 
hens belonging to three communities: Indigenous (Nariño), peasants (Valle del 
Cauca) and Afro (Choco).  Sequences were analyzed and compared with two 
groups of data corresponding to 3162 sequences of 480pb and 3223 sequences 
of 200pb; respectively. The results showed the existence of a highly diverse pool 
in the region hipervariable of the mtDNA in the native hens of the Colombian 
Pacific, due to 24 polymorphic sites defined 13 haplotypes and these in turn were 
grouped with the haplogroups E, A, C and B. In terms of genetic diversity only 
4.4% of the total variation was due to differences among hens from the three 
communities. The fixation index (FST) for the three communities was not 
significant (FST=0.04397±0.045), (P>0.07429), therefore genetic structure was 
not detected. These results suggest an European origin, since the historical 
documents show that the Spaniards introduced. It is probable that the 
haplogroupsA, B and C have arrived in the Colombian Pacific with the introduction 
of commercial lines. 
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Introducción 
Según West y Zhou (1988) el uso de evidencia arqueológica para la conocer 
domesticación de las gallinas de China, Asia y Europa reveló que fueron 
domesticadas por primera vez, a partir del red Jungle fowl especie Gallus gallus 
gallus en el sudeste de Asia y fueron establecidos en China hace 6000 a.C, más 
tarde fueron introducidos a Japón, a través de Corea durante los años 300 a.C-
300 d.C. La domesticación ocurrió en la India mucho más tarde 2000 a.C. 
Actualmente se conoce que el red Jungle fowl especie Gallus gallus gallus aún se 
encuentra vivo y en estado salvaje con cinco subespecies como posibles 
progenitores en Asia (Underhill, 1997; Grimal et al., 2011). Para seguir la 
distribución de las gallinas domésticas desde los centros de origen y 
domesticación de Asia a través de Medio Oriente, Europa y el mudo entero, se ha 
usado evidencia histórica (Hehn, 1888), arqueológica, (Crawford, 1990), también 
algunas investigaciones se han centrado en la reconstrucción de la historia 
matrilineal, a través, del análisis de un fragmento de ADNmt  provenientes de 
fósiles prehistóricos así como de gallinas domésticas y silvestres, entre esos 
trabajos están; Miao et al., 2013; Góngora et al., 2008a; Thomson et al., 2014; 
Dancause et al., 2011; Storey et al., 2007; 2010; 2012 entre otros. Los resultados 
de estas investigaciones han generado más de 425 haplotipos que definen 
alrededor de diez haplogrupos (A-K). Las secuencias generadas a partir de estas 
investigaciones están disponibles en la base de datos del GenBank. 
En Colombia, la gallina criolla es una de las especies animales más usadas en la 
avicultura no especializada, es socialmente importante puesto que contribuye a la 
seguridad alimentaria, está arraigada a la cultura de los avicultores rurales, 
contribuye con la economía del núcleo familiar (Revelo y Valenzuela, 2014). Las 
principales ventajas de estas aves en comparación con líneas comerciales radican 
en rusticidad, resistencia a enfermedades, características organolépticas, cloquera, 
entre otras (Valencia, 2008). Se han adelantado algunos estudios descriptivos 
acerca de los sistemas de producción de avicultura Valencia, 1999; Revelo y 
Valenzuela, 2014. Así como algunos estudios de la morfología Revelo y 
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Valenzuela, 2014; Rúales et al., 2009. Las curvas de crecimiento y postura han 
sido descritas por Valencia, 2003 y algunos parámetros productivos Revelo y 
Valenzuela, 2014. Se ha encontrado alta diversidad genética mediante 
marcadores microsatélites RAMs Revelo et al., 2011; Muñoz et al., 2007 y con 
microsatélites específicos Palacios et al., 2013. Sin embargo, no se han reportado 
estudios enfocados en conocer como es la diversidad genética a nivel 
mitocondrial y las relaciones filogenéticas con gallinas de todo el mundo. 
Dentro de este contexto, el presente trabajo de investigación tuvo como objetivo 
analizar la diversidad genética de gallinas criollas y las relaciones filogenéticas 
con gallinas de todo el mundo. Para ello, en el Pacífico Colombiano habitado por 
comunidades afrocolombianas, campesinas e indígenas, se analizó unfragmento 
de ADNmt de 530pb correspondiente a 60 secuencias de gallinas criollas 
pertenecientes a estas comunidades, fueron comparadas con secuencias 
provenientes de fósiles prehistóricos, así como de gallinas domésticas y silvestres 
reportadas en el GenBank. En este estudio se identificaron cuatro linajes 
maternos representados en haplogrupos (A, B, C, y E), estos linajes han 
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1. Estado del arte 
1.1 Origen y estatus de la gallina criolla Colombiana 
Según Molina (2002), en Colombia era común la cacería de gallinas salvajes en el 
Putumayo y Llanos Orientales, estas aves posiblemente fueron descendientes de 
las gallinas introducidas en las primeras incursiones de los conquistadores y 
misioneros, puesto que las primeras gallinas llegaron a América en el segundo 
viaje de Colón. Sin embargo, al parecer algunas tribus indígenas antes de la 
llegada de los españoles ya practicaban la avicultura con gallinas provenientes 
desde Polinesia (Storey et al., 2007; 2010).  Actualmente se sabe que la 
avicultura de traspatio se desarrolla mediante la cría de patos, pavos y gallinas 
criollas (Revelo y Valenzuela, 2014). Generalmente se trata de animales 
resistentes, adaptables al entorno rural, sobreviven con pocos insumos y tienden 
adaptarse a las fluctuaciones en la disponibilidad de alimento (Zaragoza, 2012). 
En Colombia, la gallina criolla es socialmente importante por su aporte nutricional 
(huevos y carne) en pequeñas explotaciones campesinas que se encuentran 
alejadas de centros urbanos, además por su fácil reproducción, adaptabilidad y 
rusticidad (Revelo et al., 2011; Muñoz et al., 2007). La importancia zootécnica no 
es la producción de huevos para el mercado, porque se han medido producciones 
anuales muy bajas que oscilan entre 25 y 100 huevos, su racionalidad radica en 
producir mediante incubación natural pollos para los mercados campesinos 
(Valencia, 2008). En una comunidad afrocolombiana en el departamento de 
Chocó, Álvarez (2000) estudió el sistema de alimentación en gallinas y patos con 
el propósito de explorar la dinámica de esta producción en sistemas tradicionales, 
hallaron un total de 74 recursos empleados para la alimentación de gallinas, 10 
de origen animal y 64 de origen vegetal.  En el contexto actual desde comienzos 
del siglo XX se han desarrollado líneas especializadas de alta productividad en 
huevos y carne que han superado los índices de eficiencia y productividad, por lo 
tanto disminuyó la población de los tipos criollos al ser reemplazados por líneas 
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comerciales (Molina, 2002). Sin embargo, aún se encuentran gallinas criollas en 
el traspatio de los avicultores rurales (Revelo y Valenzuela, 2014). 
1.2 Sistemas de producción 
 Valencia (1999) evaluó algunos tipos de gallina criolla bajo sistemas de 
producción de economía campesina, determinó que la importancia de la gallina 
consiste en aprovechar la cloquera. Por otra parte, Valencia (2008), identificó 
doce tipos de gallina criolla, ocho variedades de la subespecie nanus, también 
resaltó las características generales de cada subespecie y reconoce que ha 
existido un cruzamiento constante entre ellas desde antes del Descubrimiento de 
América.  
Revelo y Valenzuela (2014) evaluaron los sistemas de producción tradicional de 
la gallina criolla en el Pacífico Colombiano mediante encuesta a 112 familias 
(campesinas, indígenas y afros). Los resultados mostraron que la cría de gallinas 
criollas es realizada por las mujeres afros, indígenas y campesinas 34,4%, 58,5% 
y 59,7% respectivamente. La producción es de doble propósito, se desarrolla el 
ciclo completo. El destino de la producción está enfocado principalmente al 
autoconsumo de aves y huevos. El manejo de gallinas se realiza en libertad, se 
alimentan principalmente con maíz, en menor proporción se usan residuos de 
cocina y cosecha, la gallina criolla aún se conserva en pequeños núcleos por los 
avicultores rurales, quienes afirmaron que criar gallinas es rentable puesto que no 
requiere inversión, además provee huevos y carne para el alimento de la familia, 
los excedentes generan recursos monetarios, resultados reportados por Zaragoza 
et al. (2011), coinciden con lo anterior en comunidades indígenas en Chiapas 
México. 
1.3 Caracterización morfológica 
Revelo y Valenzuela (2014) en el Pacífico Colombiano describieron 
fenotípicamente 232 gallinas criollas mediante la referenciación fotográfica, 
usaron diez caracteres morfológicos cualitativos recomendados por FAO (2010), 
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los resultados mostraron alta diversidad fenotípica, además encontraron 
similitudes en gran proporción con las gallinas españolas. Los resultados 
obtenidos se consignan en la Tabla 1 y, Figura 1. Por otro lado, Rúales et al. 
(2009) encontraron que las gallinas criollas se encuentran distribuidas 
aleatoriamente entre las fincas de los avicultores sin ningún proceso de selección 
en particular. 
Tabla 1. Distribución de frecuencias de las variables cualitativas de gallinas 




Machos Hembras Hembras y machos 




Normal 99 89,2 95 92,2 194 90,7 
Rizado 11 9,9 6 5,8 17 7,9 
Sedoso 1 0,9 2 1,9 3 1,4 
Total 111 100 103 100 214 100 
Distribución 
 de plumaje 
Normal 69 62,2 57 55,3 126 58,9 
Cuello desnudo 16 14,4 11 10,7 27 12,6 
Plumas en  tarsos 14 12,6 13 12,6 27 12,6 
Barbas y copete 1 0,9 13 12,6 14 6,5 
Cresta 1 0,9 5 4,9 6 2,8 
Patas   de buitre 10 9,0 4 3,9 14 6,5 
Total 111 100 103 100 214 100 
Patrón de  
plumaje 
Plano 55 49,5 65 63,1 120 56,1 
Barrado 17 15,3 3 2,9 20 9,3 
Ribeteado 5 4,5 16 15,5 21 9,8 
Moteado 25 22,5 16 15,5 41 19,2 
otros 9 8,1 3 2,9 12 5,6 
Total 111 100,0 103 100 214 100,0 
Color de  
plumaje 
Blanco 14 12,6 12 11,7 26 12,1 
Negro 8 7,2 28 27,2 36 16,8 
Rojo 32 28,8 14 13,6 46 21,5 
Trigo 11 9,9 6 5,8 17 7,9 
Otros 46 41,4 43 41,7 89 41,6 
Total 111 100 103 100 214 100 
Color de 
 tarsos 
Blanco 1 0,9 2 2,0 3 1,4 
Amarillo 87 80,6 41 41,4 128 61,8 
Verde 1 0,9 0 0,0 1 0,5 
Negro 2 1,9 14 14,1 16 7,7 





Machos Hembras Hembras y machos 
Frecuencia % Frecuencia % Frecuencia % 
Marrón 17 15,7 42 42,4 59 28,5 
Total 108 100 99 100 207 100 
Color de  
 lóbulo 
Blanco 2 1,8 11 10,9 13,0 6,1 
Rojo 89 80,2 80 79,2 169,0 79,7 
Blanco Y Rojo 21 18,9 10 9,9 31,0 14,6 
Total 112 100,9 101 100 213 100,5 
Tipo de  
Cresta 
Simple 95 86,4 85 83,3 180 84,9 
Guisante 6 5,5 9 8,8 15 7,1 
Rosa 5 4,5 1 1,0 6 2,8 
Nuez 4 3,6 7 6,9 11 5,2 
Total 110 100 102 100 212 100 
Tamaño de  
Cresta 
Grande 61 55,0 5 4,9 66 31,0 
Mediana 24 21,6 15 14,7 39 18,3 
Pequeña 26 23,4 82 80,4 108 50,7 
Total 111 100 102 100 213 100 
Color de 
 ojo 
Negro 21 18,9 35 35,4 56 26,7 
Rojo 46 41,4 23 23,2 69 32,9 
Perla 44 39,6 41 41,4 85 40,5 
Total 111 100 99 100 210 100 
Variantes  
esqueléticas 
Normal 94 84,7 91 88,3 185 86,4 
Crestado 3 2,7 6 5,8 9 4,2 
Dedos extra 1 0,9 0 0,0 1 0,5 
Enana 7 6,3 6 5,8 13 6,1 
Sin cola 6 5,4 0 0,0 6 2,8 














Figura 1. Variación morfológica de gallinas criollas del Pacífico Colombiano. 
Fuente: Revelo y Valenzuela, 2014. 
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1.4 Caracterización Genética 
Muñoz et al. (2007) con marcadores moleculares RAMs analizaron 39 aves de 
gallinas criollas pertenecientes a los tipos carioco normal, copetón, 
santandereano, carioco rizado, tufus, tapuncho, zamarrón, finos, carioco sedoso y 
cubano, representativos de gallinas criollas Colombianas. Los resultados 
revelaron una alta diferenciación genética (FST=0,62) y una heterocigosidad de 
0,32 con una similitud (Dice – Nei Li) 83% los Cubanos, Finos y Santandereanos 
formaron grupos independientes, posiblemente por procesos de selección para 
estos tipos específicos. 
 
Revelo et al. (2011) estudiaron 100 gallinas criollas de los departamentos de 
Nariño, Chocó, Valle del Cauca y Putumayo, mediante siete cebadores RAMs 
(Random Amplified Microsatellites). El análisis reveló un 15% de varianza total 
correspondió a las diferencias entre las poblaciones y 85% dentro de las mismas. 
El análisis de correspondencia múltiple mostró claramente tres grupos, uno 
formado por animales de Chocó provenientes del municipio de Dubasa, un 
segundo grupo formado por animales de Chocó (municipios Meluk y Bahía 
Solano) y el tercero formado por Putumayo, Nariño y Valle del Cauca, lo cual 
indica que hay una estrecha relación geográfica entre departamentos, aunque las 
gallinas del Chocó forman un grupo diferente.  
 
Palacios et al. (2013) evaluaron la diversidad genética, la estructura genética, el 
grado de endogamia y las relaciones entre poblaciones mediante 17 marcadores 
microsatélites en 224 muestras de gallinas criollas Colombianas de los 
departamentos de Cauca, Caldas, Chocó, Nariño, Valle y 20 muestras de líneas 
comerciales. Encontraron 79 alelos, el número promedio de alelos fue de 4.2 ± 
0,15. La heterocigosidad esperada fue mayor que la observada y varió de 0.579 
en Chocó a 0.610 en el Valle del Cauca. El FIS fue de 0,39 (p<0,001), sólo la 
población del Valle del Cauca no mostró desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg. La variación genética fue menor entre poblaciones (5,01%) que entre 
individuos (57,56%). La diferencia genética entre poblaciones estimada por el 
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FST fue baja (0.05 p<0,001). Todas las poblaciones presentaron diversidad 
genética similar y un déficit de heterocigotos significativo, lo cual es un riesgo 
porque conlleva a la expresión de genes indeseables, aparición de enfermedades 
genéticas, compromete la viabilidad, disminuye la producción y reproducción. 
1.5 Caracterización zootécnica 
Son pocos los trabajos que describen los atributos zootécnicos de gallinas 
criollas. Valencia (2003) evaluó las curvas de crecimiento y postura en  
variedades tufos, tapuncho, carioco y chusco: hasta las ocho semanas de vida las 
aves de uno y otro sexo presentaron un crecimiento lento, a partir de esa edad y 
hasta las 22 semanas un crecimiento rápido, a partir de las 26 semanas se 
estabilizó por el inicio de la madurez sexual y de la postura para las hembras a 
partir de las 24 semanas; los machos y hembras criados con su madre en 
incubación natural lograron la máxima velocidad de crecimiento a las 12 semanas 
con una ganancia de peso de 183.6 g y 129.35 g por semana respectivamente 
(Figura 2).  En 20 gallinas criollas, se encontró un promedio de 71 días de 
cloquera al año con cifras extremas entre 64 y 80 días; para una producción anual 
promedio de 40 huevos en el primer año, con extremos de 25 y 57 huevos. 
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Figura 2.  Curva de crecimiento promedio por sexo en gallina criolla. Fuente: 
Valencia, 2003. 
Revelo y Valenzuela (2014) en comunidades afros, indígenas y campesinas en el 
Pacífico Colombiano estimaron algunos parámetros productivos de gallinas 
criollas (Tabla 2). 
Tabla 2. Parámetros productivos de gallinas criollas en comunidades afro, 
campesinas e indígenas en el Pacífico Colombiano (Chocó, Cauca, Nariño y Valle 
del Cauca). Fuente: Revelo y Valenzuela, 2014. 
 
  afros indígenas campesinas 
Parámetros Total Media Min Max Total Media Min Max Total Media Min Max 
Machos 142 4,4 0 17 165 3,4 0 19 71 2,7 0 8 
Hembras 401 12,5 1 50 511 10,6 0 40 308 11,8 1 50 
Aves postura 138 4,3 0 30 278 5,2 0 19 143 5,5 0 17 
Huevos día 133 4,2 0 30 229 4,3 0 12 147 5,7 0 30 




- 8,2 3 16 - 7,1 3 10 - 5,8 0 10 
Huevos antes de 
encluecar 
384 





- 10,6 5 20 - 10,9 0 22 
Pollos /nidada 293 9,2 0 18 466 8,4 3 12 243 9,3 0 22 
Mortalidad /nidada 113 3,5 0 13 120 2,3 0 6 30 1,2 0 5 
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1.6 Marcadores moleculares 
Hasta las últimas décadas del siglo XX, la caracterización de los recursos 
genéticos animales se basaba en descriptores morfológicos y productivos, 
resultaban insuficientes para distinguir entre razas puras para estimar la 
diversidad genética. Posteriormente la asociación de datos fenotípicos, 
polimorfismos moleculares y metodologías estadísticas adecuadas, permitió 
obtener información parcial sobre la evolución de las razas, el desarrollo de 
“pools” génicos y la magnitud de las diferencias entre razas (MacHugh et al., 
1997; Bruford et al., 2003). 
1.7 El ADN mitocondrial 
Las mitocondrias son organelos intracelulares del citoplasma celular con una 
doble hélice circular de ADN. Es una molécula circular covalentemente cerrada de 
tamaño pequeño (16-20 kb), conformada por un total de 37 genes (13 ARN 
mensajeros, 2 ARN ribosomales y 22 ARN de transferencia) y una región 
conocida como la región control (1 Kb) o D-loop que controla la replicación y 
transcripción en la molécula, tiene una tasa excepcionalmente alta de sustitución 
y de polimorfismos en muchos taxones (Vázquez et al., 2009; Brown 1985; 
Anderson et al., 1982). El ADNmt tiene una serie de particularidades con respecto 
al ADN nuclear: sus genes no poseen intrones, las dos cadenas de ADN se 
denominan ligeras (L) y pesadas (H) siendo una rica en purinas y otra en 
pirimidinas, su herencia es exclusivamente vía materna, sin recombinación. El 
ADNmt es usado para estudios de domesticación y relaciones filogenéticas por 
sus características y funciones específicas: se conserva evolutivamente lo 
suficientemente para permitir la identificación de la población ancestral que dió 
origen a la población en estudio, es variable y está estructurado geográficamente 
lo cual permite la localización aproximada del sitio de domesticación, evoluciona 
rápidamente a una tasa constante lo que permite la identificación del origen y 
distribución de los animales domésticos (Bruford et al., 2003). 
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Estas características permiten a los científicos reconstruir relaciones evolutivas 
dentro de una especie y entre distintas especies valorando las pautas de 
mutación del ADNmt, también permite la detección de hibridación entre especies 
o subespecies. Los polimorfismos en la secuencia de la región hipervariable del 
D-loop han contribuido en gran medida a identificar los progenitores salvajes de 
las especies domésticas, establecer pautas geográficas de diversidad genética y 
a entender la domesticación de los animales (FAO, 2010). Sin embargo, el uso de 
ADNmt presenta problemas tales como alta sensibilidad a cuellos de botella y la 
posibilidad de que su herencia materna resulte en una reconstrucción incompleta 
de la historia poblacional si hembras y machos tienen patrones de dispersión 
diferentes (Avise, 2000). El D-loop, tradicionalmente amplificado para estudios 
filogenéticos y reconstrucción de las historias de poblaciones de las aves (Storey 
et al., 2012). 
Desjardins y Morais (1990) secuenciaron el genoma mitocondrial de la gallina 
Leghorn y hallaron que está compuesto de 16.775 pb y codifica para un conjunto 
de genes (13 ARN mensajeros, 2 ARN ribosomales y 22 ARN de transferencia) 
igual que el ADNmt de los vertebrados, aunque encontraron una organización 
diferente en los genes cerca de la región control (D-loop) que involucra genes 
codificadores de proteínas. La secuencia de referencia  la región control de las 
aves tRNAProtRNAThr citocromo b - tRNAGlu  ND6  ND5, se convirtió en ADNmt 
aviar, tRNAGluND6 tRNAProtRNAThr citocromo b - ND5.  
Durante la década de los 90, Desjardins y Morais (1990) presentaron a la 
comunidad científica el genoma mitocondrial secuenciado y organizado, lo cual 
permitió realizar muchos estudios en la gallina doméstica (Liu et al., 2006; Oka et 
al., 2007; Miao et al., 2013; Langford et al., 2013; Storey et al., 2007; Góngora et 
al., 2008a). Estos estudios permitieron verificarla variabilidad genética no nuclear, 
para estudiar los mecanismos de evolución domesticación y migración de las 
gallinas domésticas y la posterior división de haplotipos. 
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1.8 La domesticación de la gallina en Eurasia 
La domesticación de aves está fundamentada bajo la arqueología, historia, 
lingüística, morfología y genética molecular. La historia de la domesticación 
posiblemente puede descomponerse en tres períodos distintos de tiempo; el 
primero y más largo es la fase de evolución, el último ancestro común de los 
mamíferos y las aves vivió hace 300 millones de años, el ancestro común más 
reciente entre el pollo y la codorniz vivió hace 40 millones de años. La segunda 
fase comienza con la domesticación de la especie, hace varios miles de años y 
condujo a la diversificación de las razas domésticas. La última y reciente etapa de 
intensa selección para los rasgos de producción y apariencia fenotípica dio origen 
a un subconjunto de tipos de gallinas distribuidas a nivel mundial (Boichard et al., 
2011). 
 
West y Zhou (1988) mediante evidencia arqueológica estudiaron la domesticación 
de las gallinas en China, Asia y Europa; los resultados mostraron que las gallinas 
tienen como ancestro común el red Jungle fowl especie Gallus gallus gallus 
originario del Sudeste de Asia, después de la domesticación se distribuyó en 
China hace 6000 años, posteriormente fue introducida a Japón a través de Corea. 
La domesticación se produjo en la India mucho más tarde, 2000 a.C procedente 
del Sudeste de Asia.  En la actualidad, se reconocen cuatro especies de gallinas 
salvajes correspondientes a Gallus varius, Gallus sonnerati, Gallus lafayetti, y red 
Jungle Fowl (Gallus gallus gallus), la última especie salvaje se divide en cinco 
subespecies como posibles progenitores: G. g. gallus en Tailandia, G. g. 
spadiceus en Birmania y la provincia de Yunan en China, G. g. jabouillei en el Sur 
de China y Vietnam, G. g. murghi en la India y G. g. bankiva en la Isla de Java. 
Sin embargo, todavía no está claro cuántas subespecies han contribuido al origen 
de las gallinas domésticas (Grimal et al., 2011). 
Algunos estudios moleculares previos sugerían la existencia de un único centro 
de domesticación situado en Asia Suroriental en Tailandia (Fumihito et al., 1994; 
1996). Otros estudios han investigado el origen y la dispersión de aves 
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domésticas en Eurasia Liu et al. (2006) y Oka et al. (2007), concluyeron que se 
produjeron múltiples eventos de domesticación sucesivos en Sudeste de Asia, el 
Sur de China y el Subcontinente Indio.  
 
Liu et al. (2006) evaluaron los orígenes y la historia filogenética analizando la 
región hipervariable D-loop de ADNmt en 834 gallinas domesticas Gallus gallus 
domesticus a través de Eurasia, se incluyeron 66 secuencias de cuatro 
subespecies del gallo rojo G.g. spadiceus y G.g. gallus, G. g. jabouillei y G. 
g.Bankiva del Sudeste Asiático y China. Los resultados revelaron nueve 
haplogrupos muy divergentes correspondientes a (A-I) definidos por 169 
haplotipos, de los cuales siete incluyeron tanto individuos silvestres como 
domésticos. El haplogrupo E predominó en Europa, Oriente Medio e India, 
mientras que los haplogrupos A y B mostraron una distribución principalmente en 
el Sur de China y Japón. El haplogrupo C se encontró principalmente en aves de 
Japón y el Sudoeste de China, mientras que F y G sólo se hallaron en la parte 
Norte del Suroeste de China. El haplogrupo D se asoció con gallos de pelea y fue 
el más frecuente en el gallo rojo en Asia. El haplogrupo H sólo se encontró en el 
gallo rojo principalmente en Vietnam. No se observaron matrilíneas asociadas a 
razas específicas. La distribución de los patrones y las rutas de expansión 
soportan la teoría de múltiples orígenes de domesticación en el Sur y en el 
Sureste de Asia. Los resultados presentados en este estudio se han convertido 
en el marco de referencia empleado en nuevas investigaciones con enfoques al 
conocimiento de la distribución geográfica y origen de las gallinas domésticas a 
nivel mundial.  
 
Miao et al. (2013) en uno de los trabajos más extensos y completos en Eurasia, 
analizaron 2044 secuencias de ADNmt de gallinas domésticas y 51 secuencias 
del red Jungle fowl de en China, India y el Suroeste de Asia, fueron comparadas 
con 2843 secuencias de gallinas domésticas y 155 secuencias del red Jungle fowl 
reportadas en el GenBank. Se seleccionaron 50 muestras representativas para 
secuenciar el genoma completo de ADNmt. Los resultados revelaron la presencia 
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de los haplogrupos (A-I) y (W-Z). Los linajes maternos más comunes fueron (A-G) 
y estuvieron compartidos por las gallinas domésticas y el gallo rojo; además se 
encontraron cuatro haplogrupos raros correspondientes a (H-W) y (I-Z) 
específicos para gallinas domésticas y el gallo rojo respectivamente. Los 
resultados revelaron que los linajes de las gallinas domésticas y el red Jungle fowl 
están mezclados, por lo tanto, se vuelve más complejo entender la historia de la 
domesticación. Se identificaron varios eventos de domesticación en el Sur de 
Asia, el Suroeste de China y el Sudeste de Asia. 
 
Langford et al. (2013) analizaron la diversidad genética con secuencias ADNmt 
provenientes de 27 gallinas salvajes de la isla Norfolk, también incluyó 48 gallinas 
domésticas del continente Australiano, fueron comparadas  con 3.063 secuencias 
de aves domésticas de Europa, Asia, África, Oceanía, las Américas y del red 
Jungle fowl a partir de  secuencias publicadas en el GenBank. Los resultados 
revelaron once haplotipos distribuidos entre la isla de Norfolk y el continente 
Australiano, seis de los haplotipos de la Isla Norfolk pertenecen al haplogrupo E. 
También se encontró un haplotipo común entre la isla de Norfolk y Australia que 
pertenece a un subgrupo del haplogrupo D. Según estos resultados, al parecer 
dos haplogrupos (D y E) principalmente, han contribuido a la composición 
genética de gallinas salvajes en la isla de Norfolk. 
 
En África Mwacharo et al. (2011) analizaron la diversidad genética de 512 aves 
domésticas mediante secuencias de ADNmt, los haplogrupos A y D fueron los de 
mayor frecuencia. Se sugirió un posible origen del haplogrupo D en el 
Subcontinente Indio, el linaje A se encontró en el Sudeste de Asia Oriental con 
una posible introducción marítima a lo largo de la costa de África Oriental. Los 
haplogrupos B, C y E se observaron en menor frecuencia, al parecer los linajes C 
y B son el resultado de la introducción de líneas comerciales, E es originario de la 
provincia de Yunnan en China, pero actualmente tiene una distribución mundial. 
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Adebambo et al. (2009) en gallinas nativas del Sur y el Norte de Nigeria sólo 
encontraron el haplogrupo D, Muchadeyi et al. (2008) en Zimbabwe, Malawi y 
Sudán, hallaron dos linajes maternos: el haplogrupo A del Sudeste Asiático y el 
haplogrupo D de origen Indio, Mtileni et al. (2011) en cuatro poblaciones en Sur 
África, hallaron múltiples linajes maternos de las gallinas, distribuidos en los cinco 
principales haplogrupos, A, B, C, E siendo D el de mayor frecuencia. 
1.9 La historia, arqueología lingüística y el ADNmt en el 
estudio de la gallina doméstica en el Pacífico y 
América del Sur 
Hace más de 30 años, se han venido dando continuos debates entre la 
comunidad científica acerca de la presencia de la gallina doméstica en América 
del Sur, a consecuencia del planteamiento de dos hipótesis: La hipótesis más 
común y reportada en los libros de avicultura es que la gallina doméstica fue 
introducida en América por los españoles y/o portugueses, y las primeras 
introducciones posiblemente se realizaron en la costa Este de Sur América 
alrededor del año 1500 (Nordenskiöld, 1922; Seligmann, 1987).  
La segunda hipótesis sugiere un origen precolombino que tiene como punto de 
partida la Isla de Pascua en el Océano Pacífico a 3700 km de la costa chilena. 
Según Burland (1967), los primeros pobladores llegaron a la Isla hace más de mil 
años, posiblemente emigrantes de las Islas de Polinesia y junto a ellos llegaron 
las gallinas. 
 
Ramírez y Matisoo-Smith (2008) argumentaron  la posibilidad de que las gallinas 
se encontraran presentes en América antes del contacto con los europeos, 
basándose en la lingüística, relatos de cronistas de Indias, la morfología 
comparada de gallinas contemporáneas de lugares geográficos muy distantes 
entre sí, pero no era posible dar soportes concluyentes de la introducción de 
gallinas en América a partir de los posibles contactos transpacíficos (Polinesia), 
porque la datación empírica y argumentos teórico-metodológicos tradicionales 
eran insuficientes. Bajo este contexto, Storey et al. (2007) analizó fósiles 
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prehistóricos de gallinas recuperados del yacimiento arqueológico ubicado en la 
zona de Arauco (Arenal-1) en Chile. Los análisis de carbono radioactivo 
mostraron una data de 1.304-1.424 años d.C. fecha antes de que portugueses y 
españoles llegaran a América del Sur. Los análisis de ANDmt de ese material 
arqueológico revelaron la presencia del haplogrupo E, el mismo linaje también lo 
compartieron las gallinas contemporáneas de ese lugar, de igual manera estuvo 
presente en huesos prehistóricos recuperados de yacimientos arqueológicos de 
las islas de Tonga y Samoa. Desde ese entonces, la comunidad científica ha 
venido haciendo uso del material arqueológico para re-evaluar los rasgos 
“polinésicos” descritos en la cultura Mapuche y proponer nuevas líneas de 
investigación en el marco de un renovado paradigma (Ramírez y Matisoo-Smith, 
2008).  
 
Latcham (1927) afirmó que en algunas comunidades indígenas de Chile, Bolivia y 
Perú se conocían por lo menos tres variedades de gallinas domesticadas por los 
indígenas, se conocían como Trintre, Collonca y Francolina aún se crían en estos 
países. Wilhelm (1957; 1978) recopiló los antecedentes históricos y bibliográficos 
con respecto a “gallinas Araucanas” y describió las características fenotípicas de 
gallinas contemporáneas en el Sur de Chile. 
 
Dürigen (1931) reconocido cronista de Indias, afirmó que dentro de las posibles 
rutas de distribución universal de la gallina doméstica, una de ellas fue llevada a 
las islas del Océano Pacífico: “la gallina recorrió con el hombre la Oceanía entera, 
esto es todas las islas grandes y pequeñas y grupos de islas de la Melanesia, 
Micronesia y Polinesia hasta llegar a la Isla de Pascua”.  
 
Patiño (1970) afirmó “no hay pruebas de que esta especie fuera conocida de los 
pueblos continentales americanos antes de la llegada de los europeos”. Sin 
embargo, Yen (1974) encontró restos de raíces de batata o camote en la isla 
Manglaría, en el archipiélago de la isla de Cook (localizado en el Océano Pacífico, 
entre Hawái y Nueva Zelanda), fechado alrededor del año 1000 d.C, se sabe que 
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la batata es originario de América del Sur, por la cual se ha presumido la 
posibilidad de que aves migratorias hayan llevado las semillas de batatas a 
Polinesia o es más probable un posible contacto de los polinesios con América 
del Sur. 
 
Según Ramírez y Matisoo-Smith (2008) la lingüística y la mitología aportan 
evidencias de la introducción pre-europea, desde contactos transoceánicos entre 
América y Asia o Polinesia, asociando la gallina con la cultura y lingüística 
asiática. Del mismo modo existen ciertas creencias o prácticas de la antigua 
China, en las cuales usan el huevo y la sangre de gallina para rituales que 
también son encontradas en los pueblos originarios de Sudamérica.  
Castello (1921) presentó por primera vez la gallina araucana, en un congreso 
mundial de avicultura celebrado en la Haya en Septiembre de 1921 como Gallus 
inauris, haciendo énfasis en sus características fenotípicas y el color de los 
huevos.  
Otros indicios que probarían el arribo de polinesios a la zona del Arauco son seis 
cráneos encontrados en la isla Mocha con la típica forma pentagonal, es una 
característica particular de los polinesios, al parecer algunos de ellos vivieron en 
esas islas en tiempos prehispánicos, desde 1903 se han descrito rasgos 
morfológicos polinesios en cráneos en esas islas (Matisoo-Smith y Ramírez, 
2008).  
 
Storey et al. (2010) analizaron fósiles prehistóricos recuperados en una serie de 
yacimientos arqueológicos al parecer pre-europeos en algunos archipiélagos de 
Polinesia (Tonga, Niue, Hawái y la Isla de Pascua). Los resultados revelaron que 
los huesos arcaicos hacen parte del haplogrupo E y D y están relacionados con 
restos arcaicos, también con gallinas contemporáneas encontrados en Vanuatu, 
Tonga y Samoa, estos archipiélagos fueron colonizados por la cultura Lapita, (fue 
una cultura neolítica que se extendió desde la costa norte de Nueva Guinea y el 
archipiélago Bismarck hasta Nueva Caicedonia en el Oeste del Océano Pacífico. 
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Góngora et al. (2008a) estudiaron 41 secuencias de ADNmt de gallinas 
araucanas, además incluyó secuencias antiguas de ADNmt generadas a partir de 
fósiles prehistóricos da gallinas analizadas por (Storey et al., 2007). Los 
resultados mostraron 17 sitios polimórficos y ocho haplotipos, las secuencias 
provenientes de las gallinas araucanas se agruparon con el linaje materno E, que 
se distribuye principalmente en Europa, India Subcontinental y el Sudeste de 
Asia. La única secuencia aparentemente precolombina se agrupó con el haplotipo 
E1 descrito por Liu et al. (2006). Este hallazgo elimina cualquier soporte genético 
para la hipótesis de una introducción de gallinas en América del Sur desde 
Polinesia. Al parecer, tres linajes maternos han contribuido con la formación de 
las gallinas araucanas en Chile, principalmente, el linaje E1 de Europea, India 
Subcontinental y en menor proporción los linajes A y B de Sur de China y Japón.  
 
Bajo este contexto, Góngora et al. (2008b) señalaron que los fósiles encontrados 
en Chile no soportan la hipótesis de un contacto transoceánico desde Polinesia 
con América del Sur en la época precolombina como lo manifestó en estudios 
previos (Storey et al., 2007; 2010). Góngora et al. (2008b) argumentaron que la 
evidencia arqueológica y lingüística es conjetural e insuficientes para dar soporte 
a los contactos transoceánicos con América del Sur.  En segundo lugar, el 
análisis de las secuencias antiguas ADNmt generadas por los fósiles recuperados 
de yacimientos arqueológicos en el Arenal-1 y las gallinas modernas de Chile 
comparten un linaje materno común correspondiente al haplogrupo E1 y está 
distribuido en todo el mundo.  Además, ninguno de los linajes encontrados en los 
fósiles analizados de gallinas de la Isla de Pascua comparten el haplotipo E1, 
solo se encontraron linajes correspondientes al haplogrupo D. Por otro lado 
sugirieron que las fechas de radiocarbono de los fósiles encontrados en Chile 
pertenecen a fechas de un período post-colombino y las similitudes entre los 
linajes antiguos y modernos para las gallinas chilenas soportan una introducción 
europea. Al parecer, el linaje del haplogrupo E encontrado en los fósiles 
prehistóricos en la isla de Pascua y algunos archipiélagos de Polinesia son el 
resultado de contaminación con ADN de gallinas contemporáneas que 
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probablemente afectaron los estudios previos reportados por (Storey et al., 2007; 
2010). 
 
 En un estudio global realizado por Storey et al. (2012) analizaron 92 huesos 
prehistóricos de gallinas mediante ADNmt. Los datos de secuencia se obtuvieron 
de 48 de las muestras. Estos incluyeron; 31 muestras del Pacífico (incluyendo las 
islas Salomón, Micronesia, Vanuatu, Tonga, Samoa, Niue, Hawái y la Isla de 
Pascua); dos muestras procedentes de Tailandia; cinco muestras de la España 
medieval; tres muestras de un sitio precolombino en Chile; y siete muestras del 
período histórico en las Américas. En general, se detectaron tres haplogrupos en 
los restos antiguos. Una muestra fue asignado al haplogrupo (B), 17 al 
haplogrupo (D) y 30 pertenecían al haplogrupo (E).El análisis de los 31 huesos 
prehistóricos del Pacífico revelaron dos principales haplogrupos, D y E de las 
cuales 15 pertenecen al haplogrupo E y 16 al haplogrupo D. La presencia el 
haplogrupo E en los fósiles de gallinas recuperados del Pacífico especialmente en 
la isla de Pascua y la similitud con los huesos prehistóricos de Chile al parecer 
son evidencias para una introducción de gallinas desde Polinesia hacia América 
del Sur. Al parecer hubo dos vías de dispersión de las gallinas en América, en 
primer lugar, fueron introducidos por los polinesios hace 600 años y más tarde por 
los europeos hace 500 años, la presencia del linaje materno D encontrado en 
Perú parece indicar una introducción pre-colombina de gallinas doméstica en 
América del Sur. Pero tal como lo había supuesto Góngora et al. (2008a) sobre 
una posible contaminación de AND moderno con el ADN de los fósiles 
prehistóricos en los estudios previos proporcionados por (Storey et al., 2007) 
fueron comprobados por Thomson et al. (2014). Para ello analizaron los orígenes 
y dispersión de gallinas ancestrales de Polinesia a través del Pacífico utilizando 
técnicas específicas que permitieron eliminar contaminación de ADN antiguo con 
moderno. 
 
Thomson et al. (2014) analizaron 22 fósiles arqueológicos de gallinas ancestrales 
provenientes de Hawái, Rapa, Nui y 122 secuencias de gallinas contemporáneas 
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de Polinesia y Suroeste de Asia, además incluyeron un conjunto de datos de 
secuencias originadas de otros estudios a nivel mundial. Los resultados revelaron 
que  las muestras de fósiles prehistóricos así como de gallinas contemporáneas 
compartieron un linaje materno  únicos correspondiente al  haplogrupo D, el cual 
tiene la particularidad de encontrarse  sólo en el Pacífico, al parecer representa 
los auténticos linajes fundadores de las gallinas en del Pacífico, (Micronesia y la 
Polinesia). Hasta la fecha no se han encontrado linajes del haplogrupo D en 
gallinas contemporáneas en América del Sur, tampoco en huesos prehistóricos. 
Thomson et al. (2014) argumentaron en contra de los informes proporcionados 
por (Storey et al., 2007; 2010; 2012) a consecuencia de   que los linajes maternos 
del haplogrupo E encontrados en los huesos prehistóricos en Polinesia y la isla de 
Pascua fueron producto de contaminación con ADN de gallinas contemporáneas, 
esto tiene implicaciones para los huesos 'pre-colombinos de Chile. Por lo tanto, 
no hay soporte para una evidencia fiable de la dispersión de las gallinas 
precolombinas desde Polinesia hacia América del Sur. 
 
En Brasil, Pagani (2011) investigó la variabilidad genética nuclear y no nuclear en 
dos linajes de gallinas caipiras, Aves de linajes caipira Pedrés de Paraíso (PP) y 
linaje caipira Negra Carmesí (NC). Los resultados de este estudio revelaron un 
linaje europeo 100% correspondiente al haplogrupo E para el linaje de gallinas 
caipiras (PP), mientras que para el linaje de gallinas (NC) se encontraron dos 
linajes maternos correspondientes a E (60%) y un 40% de linajes asiáticos (A, C). 
Por lo tanto, el linaje de gallinas (NC) está conformado por linajes europeos y 
asiáticos en proporciones de un 60 y 40% respectivamente, mientras que el linaje 
de gallinas (PP) es 100% europeo. 
 Herkenhoff (2013) analizó la variabilidad genética de gallinas caipiras (PP) de 
huevos azules mediante ADNmt. Los resultados mostraron un 89,52% 
correspondiente al haplogrupo A, para C (7,62%) originario del Sureste de Asia y 
sólo 2,86% para el haplogrupo E; estos resultados sugieren que las gallinas 
caipiras (PP) de Brasil se formaron a partir de linajes asiáticos principalmente, y 
en menor proporción linajes europeos. 
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2. Objetivos 
2.1 Objetivo general 
Estimar la diversidad genética de la gallina criolla en el Sur Occidente 
Colombiano mediante ANDmt en comunidades indígenas, afrodescendientes, 
campesinas y obtener criterios para la conservación. 
2.2 Objetivos específicos 
Identificar los linajes maternos presentes en las gallinas criollas en tres 
comunidades del Sur Occidente Colombiano. 
Determinar las posibles relaciones entre gallinas criollas del Pacífico Colombiano 
y la reconstrucción de posibles conexiones con gallinas de Europa y Asia, 
mediante la comparación con secuencias depositadas en el GenBank. 
2.3 Hipótesis 
Hipótesis 1 
La población de gallinas criollas actualmente existentes en comunidades 
indígenas, campesinas y afrodescendientes de la región del Pacífico Colombiano 
es altamente diversos a nivel mitocondrial. 
 
Hipótesis 2 
Si las gallinas criollas actualmente existentes en la población rural del Pacífico 
Colombiano comparten linajes maternos en altas frecuencias con gallinas 
europeas, entonces es más probable un origen europeo, dado que los 
documentos históricos muestran que los españoles la introdujeron desde la época 
de la Colonia. 




Se realizaron muestreos entre 2011 y 2012 en el Suroccidente Colombiano, 
comprendido por los departamentos del Chocó, Valle del Cauca y Nariño. (Tabla 
3). Se tomaron 60 muestras de sangre con un volumen de 0.5 ml mediante 
punción en la vena humeral. Los muestreos se realizaron mediante previa 
autorización de los Consejos Comunitarios que representan legalmente los 
intereses de las comunidades afros; de la misma manera se realizó en las 
comunidades indígenas y campesinas. En el Anexo 1, se presenta el sexo y la 
fotografía de cada una de las muestras utilizadas. 
 
Tabla 3. Aves muestreadas en comunidades afrodescendientes, indígenas y 
campesinos en el Pacífico Colombiano. 
Comunidad Departamento Municipio Nº Total 
afro Chocó 
El Valle  5 
22 Medio Baudó 10 
Alto Baudó 7 
campesina 
Valle del Buga  1 









Total   
60 
 
3.2 Extracción de ADN 
El procesamiento del ADN se llevó a cabo en el Laboratorio de Biología Molecular 
de la Universidad Nacional de Colombia, sede Palmira, mediante el protocolo 
Salting out (Miller et al., 1988). 
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3.3 Cuantificación de ADN 
Para determinar la concentración del ADN de las aves muestreadas se realizó 
una   curva de dilución con ADN del bacteriófago Lambda de concentración inicial 
(539 ng / µl) y concentración final de 20 ng / µl. Se realizó la electroforesis con los 
patrones del bacteriófago lambda, posteriormente se comparó la intensidad de la 
banda de cada una de las muestras con los patrones de lambda para finalmente 
determinar la concentración en ng / µl. 
3.4 Electroforesis y visualización de ADN 
La cantidad y calidad del ADN se evaluó en geles de agarosa al 0.8%, teñidos 
con bromuro de etidio en una cámara Maxicell Primo EC-340®. La electroforesis 
se corrió a 80 voltios durante una hora. El gel se observó en transiluminador. El 
ADN cuantificado se diluyó en agua tipo HPLC a un volumen total de 50 µl a 10 
ng/µl y se almacenó -20ºC para su conservación.  
3.5 Amplificación 
Para la amplificación, se empleó la región hipervariable del fragmento de ADNmt 
con un tamaño de 530pb, porque es altamente polimórfico e informativo para el 
estudio de las poblaciones de gallinas, como se demuestra en estudios 
reportados (Liu et al., 2006; Góngora et al., 2008a; Razafindraibe et al., 2008) 
entre otros. Para amplificar la región D-loop se utilizaron los primers 5’-
AGGACTACGGCTTGAAAAGC-3’ y 5’-TGTGCCTGACCGAGGAACCAG-3’, de 
acuerdo con (Góngora et al., 2008a). La PCR se realizó en un volumen de 25 µl, 
1X PCR buffer, 1.5 mM MgCl2, 0.12 mM dNTPs, 20 picomoles por cadaprimer y 2 
Ude Taq DNA polimerasa (Promega ®, Madison, Wisconsin). Las condiciones de 
PCR incluyeron una desnaturalización inicial de 94°C por dos minutos seguido 
por 35 ciclos de 25 segundos a 94°C, 35 segundos a 58°C y 1 minuto 10 
segundos a 72°C, y una extensión final de 10 minutos a 72°C. La generación de 
las amplificaciones se llevó a cabo en la Universidad de Sidney, Australia, 
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mientras que la limpieza y la secuenciación de Sanger se llevaron a cabo en 
Australian Genome Research Facility Ltd (Brisbane). 
3.6 Edición y alineación de secuencias 
La edición de las secuencias se realizó empleando el software Geneious ® y la 
alineación con Clustal de Mega 4.0 ® (Tamura et al., 2007), utilizando como 
secuencia de referencia la accesión del GenBank no. AB098668. Los sitios 
ambiguos (Y,M,R) se sustituyeron utilizando la nomenclatura definida por la 
IUPC(R:A/G, Y: C/T, M: A/C, W: A/T, S: C/G,  K: G/T,  B: C/G/T, D: A/G/T, H: 
A/C/T, V: A/C/G, N: A/C/G/) mediante el programa Gblocks. 
3.7 Análisis de las secuencias 
En primera instancia, se analizó el fragmento de 530pb, correspondiente a las 60 
secuencias de gallinas del Pacífico Colombiano, fue alineada con la secuencia 
consenso (GenBank accesión N° AB098668) definida por (Komiyama et al., 
2003).  
En segunda instancia, las secuencias colombianas fueron alineadas con 3162 
secuencias de 480pb, de gallinas domésticas y red Jungle fowl, reportadas para 
Europa, Asia, África, Oceanía y América del Sur, utilizadas por Lee et al. (2007), 
Góngora et al. (2008a) y Miao et al. (2013). Este conjunto de datos está 
compuesto por 425 haplotipos que definen los haplogrupos A, B, C, D, E, F, G, H, 
I, J, K. 
En tercer lugar, las secuencias colombianas fueron alineadas con 3223 
secuencias de 200pb que contiene 358 haplotipos reportados para el sudeste de 
Asia y el Pacífico por Dancause et al. (2011), Sulandari et al. (2008), Madagascar 
Razafindraibe et al. (2008) y secuencias provenientes de restos óseos 
arqueológicos de varios sitios del pacífico (Tailandia, Vanuatu, Niue, Islas 
Salomón, Hawái y la Isla de Pascua), en América del Sur (Chile, Bolivia, y Perú) y 
España (Storey et al., 2007; 2010; 2012). También se incluyeron secuencias 
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usadas por Lee et al. (2007), Góngora et al. (2008a), Kanginakudru et al. (2008) y 
Miao et al. (2013). 
3.8 Análisis filogenéticos 
Para analizar cada uno de los alineamientos múltiples se usó FaBOX, 
www.birc.au.dk/fabox y se redujeron en haplotipos únicos con sus respectivas 
frecuencias. Los archivos que contienen el alineamiento original en formato fasta 
fueron convertidos en formato rdfa través de DnaSP usando Roehl fileformat. 
Este formato fue importado a Network 4.6.1.2.para calcular la red de haplotipos 
para cada uno de los conjuntos de datos. Network 4.6.1.2.permite realizar una 
configuración predeterminada a través de las opciones de contracción de estrella 
con un umbral límite de cinco conexiones se usa para datos muy grandes, esto 
facilita la interpretación de los análisis. En este estudio se utilizó esa 
configuración para el alineamiento múltiple de los dos conjuntos de datos (200pb 
y 480pb). Las secuencias colombianas se les representaron en un árbol 
filogenético mediante MEGA a través del algoritmo Neighbour-joining basado en 
el modelo de Kimura 2 parámetros; también se construyó una red de haplotipos 
utilizando Neighbour-joining de Network 4.6.1.2. www.fluxusengineering.com. 
3.9 Análisis Estadístico 
Las secuencias de ADNmt fueron agrupadas de acuerdo a la comunidad de 
origen, afros en el departamento de Chocó, campesinas en el Valle del Cauca e 
indígenas en el departamento de Nariño (Tabla 3). Para el análisis de los 
parámetros de diversidad genética, índices de fijación y AMOVA se usó el 
software Arlequín 3.11 (Excoffier et al., 2007) para el análisis de la diversidad 
nucleotídica y haplotípica se usó DnaSP (Rozas et al., 2003). 
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4. Resultados 
4.1 Diversidad de la región control del ADN de la gallina 
criolla colombiana 
El análisis del fragmento de 530pb de la región hipervariable del ADNmt de 60 
secuencias de gallinas criollas del Pacífico Colombiano alineadas con la 
secuencia consenso (AB098668) mostró 24 sitios polimórficos, de los cuales 91% 
fueron transiciones y el 9% transversiones, que definieron 13 haplotipos (H1-
H13).  
El 86.26% de las secuencias pertenecieron al haplogrupo E, con nueve haplotipos  
(H-1, H-2, H-3, H-4, H-6, H-8, H-9, H-11 y H-13). El haplotipo más representativo 
fue H2 puesto que en él se incluyeron el 70% de las secuencias colombianas. En 
menor proporción se encontraron el haplogrupo A (6.66%) representado en los 
haplotipos H-7 y H-12, el haplogrupo C (5%) con un único haplotipo (H-5) y el 
haplogrupo B (1.66%) representado en un único haplotipo (H-10) (Tabla 4, Tabla 
5, Figura 3, Figura 4). 
La Figura 3, muestra el agrupamiento de las secuencias colombianas, 52 de ellas 
hacen parte de un grupo circular, representan el 87% de la población muestreada 
y pertenecen al haplogrupo E, mientras que ocho secuencias (13%) se hallaron 
en menor proporción y hacen parte de los haplogrupos correspondientes A, B, y 
C. En la Figura 4, se presenta la red de haplotipos generados a partir de 60 
secuencias de ADNmt de gallinas criollas del Pacífico Colombiano. Los haplotipos 
con mayor frecuencia fueron H2, H5 y H7 y hacen referencia a los haplotipos 
ancestrales. 
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Tabla 4. Secuencias de la región control del ADNmt, número de haplotipos y haplogrupos observados en 60 gallinas 
criollas del Pacífico Colombiano. Se presentan las posiciones que difieren con respecto a la secuencia consenso de 













































































































gAB098668 T T C A T C C G T T T C A T T C T C A T C T C C Haplogrupo  N          % 
H1 . C . G C . . . C C C T . . C T C . . . . . . T E 1 1.66 
H2 . . . G C . . . C C C T . . C T C . . . . . . T E 42 70 
H3 . . . G C . T . C C C T . . C T C . . . . . . T E 1 1.66 
H4 . . . G C . . . C C C T . . C T C T . . . . . T E 2 3.33 
H6 . . . G C . . . C C C T . . C T C . . . . . A T E 1 1.66 
H8 . . . G C . . . C C C T . . C T C . G . . . . T E 2 3.33 
H9 . . . G C . . . C . C T . . C . C . . . . . . T E 1 1.66 
H11 . . . G C . . . C C C T . . C . C . . . . . . T E 1 1.66 
H13 . . . G C . . . C C C T . C C T C . . . . . . T E 1 1.66 
H5 . . . G . . . A C C C . G . C T C . G . T C . . C 3 5 
H7 C . T G . T . . C C . . . C . C . . . . . . . . A 3 5 
H12 . . . G . T . . . C . . . . C . C . . C . . . . A 1 1.66 
H10 . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . B 1 1.66 
Total                                                    60         100 
 
El punto (.) representa el nucleótido idéntico la secuencia consenso 
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Tabla 5. Distribución en porcentaje de haplogrupos y haplotipos de acuerdo con la comunidad: afro, indígena y 
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Figura 3. Árbol filogenético de 60 secuencias de gallinas criollas del Pacífico 
Colombiano construido con Mega a través del algoritmo Neighbour-joining basado 
en el modelo de Kimura 2 parámetros. 
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Figura 4. Red de Haplotipos de ADNmt de 60 gallinas criollas construida 
mediante el método Median joining de Network. Los círculos representan las 
frecuencias haplotípicas y el área es proporcional a la frecuencia del haplotipo. 
Las líneas representan el número de eventos mutacionales que separan los 
haplotipos. El punto rojo muestra haplotipos extintos o no muestreados. Los 
haplogrupos se representan con colores: E (verde), C (morado), A (naranja), B 
(amarillo), el color negro representa la secuencia de referencia (HR). 
 
Los diferentes haplotipos encontrados en el Pacífico Colombiano definen cuatro 
haplogrupos (A, B, C, E). De los nueve haplotipos que definen al haplogrupo E, el 
haplotipo H2 que es equivalente al haplotipo E1 descrito por Liu et al., (2006), fue 
común en las tres comunidades muestreadas (indígena, campesina y afros) 
(Tabla 6, Figura 5). Los haplotipos H1 y H3 sólo se hallaron en la comunidad afro; 
los haplotipos H8, H9, H11 y H13 en la comunidad indígena y H6 en la comunidad 
campesina. El haplotipo H9 que define al haplogrupo E lo compartieron las 
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comunidades campesinas e indígenas. El haplotipo H7 que define al Haplogrupo 
C estuvo presente tanto en la comunidad indígena como la campesina. El 
haplotipo H5 que pertenece al haplogrupo A, fue compartido por comunidades 
indígena y campesina. Sin embargo, el haplotipo H12 que también hace parte del 
haplogrupo A, sólo se halló en la comunidad indígena. El haplotipo H10 que 
define al haplogrupo B, solo se encontró presente en la comunidad indígena. 
Tabla 6. Distribución geográfica (%) de haplogrupos de acuerdo con la 
comunidad: Afro, indígena y campesina. N: Número de secuencias que 
conforman cada haplotipo.  
 
Comunidad  
A B C E 
N % N % N % N % 
afro 
      
22 36 
campesina 2 3.33 
  
1 1.66 9 15 
indígena 2 3.33 1 1.66 2 3.33 21 35 
Total 4 6.66 1 1.66 3 5.0 52 86.6 
 
 





Figura 5. Distribución geográfica de los haplogrupos A, B, C, y E, de acuerdo con 
la comunidad: afros, indígena y campesina. 
4.2. La diversidad genética de la gallina criolla del 
Pacífico Colombiano 
Sólo 4.40% de la variación total, se debió a diferencias entre las gallinas de las 
tres comunidades, mientras que la mayor variación se encontró dentro de cada 
población (94.18%). El índice de fijación (FST) para las tres comunidades no fue 
significativo (FST=0.04397±0.045)(P>0.07429), por lo tanto no se detectó 
estructura genética (Tabla 7). 
Tabla 7. Análisis de varianza molecular entre y dentro de poblaciones de gallinas 
criollas del Pacífico Colombiano. 




Entre grupos  2 4.584 0.075 4.40 0.043  
Dentro de grupos  57 69.499 1.225 94.18 
 
Total  59 74 1.275 
  
P-value (0.07429+-0.00700) 
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Los parámetros de diversidad genética en las tres poblaciones del Pacífico 
Colombiano, mostraron que la menor diversidad haplotípica fue en afros (0,177 ± 
0,106), mientras que en las comunidades campesinas e indígenas fueron 
similares (0,671±0,103; 0,667 ± 0,14, respectivamente). La diversidad 
nucleotídica (Pi) observada fue similar entre comunidades campesinas e 
indígenas 0,00801± 0,01007 (campesinos) 0,00676±0,00996 (indígenas) 
respectivamente. Las comunidades afros fueron las que menor diversidad 
nucleotídica (Pi) presentaron (0,00035 ± 0,00104). 
 
Tabla 8. El número calculado de sitios variables (S), Diversidad haplotípica (Hd). 
y Diversidad nucleotídica (Pi), generados a partir de polimorfismos de secuencia 








indígenas 26 20 0,671±0,103 0,0067±0,009 
afros  22 2 0,177± 0,106 0,0003±0,001 
campesinos  12 16 0,667±0,141 0,0080± 0,010 
Total  60 
 
0,525±0,078 0,0052 ± 0,009 
 
4.3 Relaciones de la gallina criolla del Pacífico 
Colombiano con gallinas de todo el mundo 
Para conocer las relaciones filogenéticas de la gallina criolla del Pacífico 
Colombiano con gallinas de todo el mundo, a través del análisis de un fragmento 
de 200pb y con el programa Network 4.6.1.2, usando el método Median Joining, 
se construyó una red de haplotipos con 3223 secuencias (Figura 6). 
Los resultados revelaron que nueve haplotipos (H1, H2, H3, H4, H6, H8, H9, H11 
y H13) comparten una agrupación común con el haplogrupo (E1) reportado por 
(Liu et al., 2006), que tiene una amplia distribución geográfica en Europa, Oriente 
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Medio, India, América del Sur y China. De esos haplotipos (H2, H4 y H6), que se 
agruparon en la posición de la red (h48) (Figura 6, Tabla 9), son equivalentes al 
haplotipo 8CH reportado por (Góngora et al., 2008a) y al h131 (Langford et al., 
2013). El H1 ocupo la posición (h47), es equivalente al haplotipo 5CH descrito por 
(Góngora et al., 2008a), ambos haplotipos hacen parte del sub haplogrupo E1. El 
haplotipo H8 se agrupó en la posición (h49), H3 en (118), H9 y H13 en la posición 
de la red de haplotipos (189) y tienen una equivalencia con los haplotipos h133, 
h132, h140 reportados por Langford et al. (2013) y también hacen parte del sub 
haplogrupo E1. El haplotipo H11, al parecer es propio para Colombia porque no 
se agrupó con ninguno de los haplotipos ya reportados, pero se incluyó en el 
haplogrupo E (Figura 6). 
El haplotipo H-7 se agrupó en la posición (h4) y hace parte del haplogrupo A, es 
equivalente al haplotipo A02 descrito por (Miao et al., 2013) y (Liu, et al., 2006). El 
haplogrupo A tiene una distribución geográfica en Asia Oriental. El haplotipo H10, 
en la red de haplotipos ocupó la posición (h21) y es equivalente al haplotipo B1 
(Liu et al., 2006), que se encuentra distribuido principalmente en el Sur y el este 




Figura 6.  Red de Haplotipos construida mediante el método Median joining de 
Networks de 60 secuencias colombianas (color negro) comparadas con 3223 
secuencias de ADNmt de 200pb que definen los haplogrupos (A-k) definidos por 
Liu et al. (2006). 
 
Tabla 9. Correspondencia entre haplotipos y haplogrupos reportado por (Miao et al., 2013) con los obtenidos en el 
presente estudio, número de secuencias con las cuales se agruparon las secuencias colombianas de acuerdo a la red de 


























A A02 h4 H7 31 
Asia Oriental (suroeste de China) 
Sur y el este de China 
B B1 h21 H10 572 
Asia Oriental (Corea) 
Sur y el este de China 
C1 C01 h42 H5 144 
Asia Oriental (suroeste de China) 
suroeste de China y Japón 
E1 E06 h47 H1 68 
Asia Oriental(suroeste de China) 
(Europa, Oriente medio la India América del Sur) 
E1 E01 h48 H2, H4, H6 447 
Asia Oriental(suroeste de China) 
(Europa, Oriente medio la India América del Sur) 
E1 E09 h49 H8 27 
Asia Oriental(suroeste de China) 
(Europa, Oriente medio la India América del Sur) 
E1 E01 h118 H3 4 
Asia del Sur(noreste de la India) 
(Europa, Oriente medio la India América del Sur) 
E1 E35 h189 H9 , H13 7 
Asia Oriental(Sur Central de China) 
(Europa, Oriente medio la India América del Sur) 
E - h247 H11** 1 Colombia (Pacífico Colombiano) 
A - h248 H12** 1 Colombia (Pacífico Colombiano) 
 
 
El H5 ocupo la posición (h42) (Figura 6, Tabla 9), es equivalente al haplogrupo C1 
descrito por (Liu et al. 2006), se caracteriza por tener una distribución geográfica 
en el Sur y el este de China, es común en gallinas domésticas, red Jungle fowl y 
gallinas de Japón.  
El haplotipo H12 al parecer es un haplotipo único para Colombia, porque no se 
agrupó con ninguno de los haplotipos ya reportados, sin embargo, cae dentro del 
haplogrupo A y pertenece únicamente a la comunidad indígena ubicada en el 
departamento de Nariño. 
En la Tabla 9, se muestra el agrupamiento de los haplotipos encontrados en el 
Pacífico Colombiano con los haplotipos definidos por 3223 secuencias de 200pb 
ya reportados en otros estudios Góngora et al., 2008a; Kanginakudru et al.,2008; 
Miao et al., 2013; Dancause et al., 2011; Sulandari et al., 2008; Razafindraibe et 
al., 2008; Storey et al., 2007; 2010; 2012. Para la clasificación e identificación de 
estos haplotipos se utilizó FaBOX y se redujeron en haplotipos únicos con sus 
respectivas frecuencias. Los haplotipos H11** y H12** se encontraron únicamente 
en la comunidad indígena en el departamento de Nariño, al parecer son únicos 
para Colombia, porque no se agruparon con ninguno de los haplotipos 
reportados, aunque si incluyen dentro de los haplogrupos E (H11) y A (H12). 
En la Figura 7, adaptada de Langford et al. (2013) se observa la distribución 
geográfica de los haplogrupos A, B, C y E y hace referencia a los linajes maternos 
encontrados en Colombia, estos se representaron en el triángulo de color negro. 
Se confirmó la proximidad de las gallinas criollas de Colombia con gallinas de 
Europa, Oriente medio, India, América del Sur, China y Japón. No se encontraron 
linajes correspondientes a los haplogrupos (D, F, G, K, H, I y k). 
La Figura 8, muestra la red de haplotipos construida a partir del alineamiento 
múltiple con secuencias colombianas y 3162 secuencias de 480 pb de gallinas 
domésticas y red Jungle fowl reportadas para Europa, Asia, África, Oceanía y 





haplotipos colombianos (color negro) se agruparon con los haplogrupos 
principales (A, B, C, y E).  Esta agrupación fue similar a la obtenida a la red de 
haplotipos construida con 3223 secuencias de 200pb de todo el mundo (Figura 6). 
La diferencia para estas dos figuras radica en la longitud de la secuencia, para 
este caso fue de 480pb y no contiene información de las secuencias prehistóricas 
reportadas por Storey et al., (2007; 2010; 2012), y Dancause et al. (2011). Por lo 
tanto para el análisis de interés en este estudio solo se usó el primer conjunto de 















Figura 7. Distribución geográfica de haplogrupos generados a partir de 3223 secuencias DNAmt de 200pb y las 
relaciones con los haplogrupos hallados en el Pacífico Colombiano COL, Colombia-60;  AUS, Australia-48; BOL, Bolivia-
2; CH, China (C.CH, China Central -415; E.CH, China Oriental -172; N.CH, China del Norte -108; S.CH, China del Sur -
1076; W. CH, China occidental -239); CHL, Chile-42; EI, Isla de Pascua -2; EU, Europa -60; GU, Guam-5; HAW, Hawaii-
7; IND, India-329; INS, Indonesia-94; JAP, Japon-152; KOR, Korea-31; MD, Madagascar-11; NI, islas Norfolk 27; NU, 
Niue-1; PER, Peru-1 ; PHI, Philippinas-1;  SEA , Asia Oriental.  (Laos, Malasia, Maymar, Tailandia, y Vietnam)-292; SOL, 







Figura 8. Red de Haplotipos construida mediante el método Median joining de 
Networks a partir de un segmento de 480pb de ADNmt. Los nodos están 
coloreados de acuerdo al haplogrupo, los haplotipos colombianos están 











5.1 La diversidad genética de la gallina criolla del Pacífico 
Colombiano 
La presencia de la gallina en América del Sur ha estado sujeta a continuos 
debates entre la comunidad científica, a consecuencia del planteamiento de dos 
hipótesis: La hipótesis más común y reportada en los libros de avicultura, es que la 
gallina doméstica fue introducida a América por los españoles y/o portugueses; las 
primeras introducciones posiblemente se realizaron en la costa este de Sur 
América, alrededor del año 1500, (Nordenskiöld, 1922; Seligmann, 1987). La 
segunda hipótesis sugiere un origen precolombino que tiene como punto de 
partida la isla de Pascua en el océano Pacífico, a 3700 km de la costa chilena, 
(Burland 1967). 
Según Valencia et al. (1990) no existen documentos de historia escrita de gallinas 
en América del Sur tampoco para Colombia, pero existen estudios parciales de 
cronistas de Indias y misioneros que permiten reconstruir la historia. La historia de 
la avicultura en Colombia está bien documentada sólo a partir de 1950, pero hace 
referencia únicamente a avicultura comercial. 
Molina (2002) describió la evolución cronológica de avicultura comercial en 
Colombia desde la Colonia hasta el siglo XIX, los inicios de avicultura comercial 
desde 1910 y las primeras importaciones de líneas puras en la década de 1920. 
Es probable que antes de la introducción de líneas comerciales en el siglo pasado, 
las gallinas introducidas por los españoles se hayan mantenido puras, luego se 
cruzaron con gallinas domésticas introducidas en esas fechas. Sin embargo, los 
avicultores rurales en el traspatio de sus casas aún conservan algunas gallinas 





La primera granja avícola en Palmira se creó en 1940, año que coincidió con 
nuevas importaciones de aves, equipos drogas y alimentos balaceados, la primera 
raza fue la Rhode Island Red. Mientras se tecnificaban las condiciones para 
desarrollar avicultura industrial, subsistía la avicultura campesina con gallinas 
criollas. Según Valencia et al. (2008) las razas introducidas desde finales del siglo 
XIX y comienzos del siglo XX fueron; Plymouth Rock, Rhode Island, New 
Hampshire, Minorca, Leghorn, Ancona y Sussex entre otras. A principios del siglo 
XX se recomendaba la selección de razas para desarrollar exitosamente una 
avicultura industrial, pero también el descarte de las aves mestizas por tener 
elementos de varias razas tales como “cloquera” y baja producción. 
El auge de la avicultura en Colombia surge a partir de los años 40 y 60, con la 
tecnificación de la avicultura en confinamiento, las primeras incursiones en el pollo 
de engorde y la adopción de planes preventivos de vacunación. En los años 70, en 
Colombia ya existían los cuatro componentes o actividades principales que 
demanda la avicultura: la incubación, pollo de engorde, aves de postura y la 
industria de alimentos balanceados. La gallina criolla en ese entonces era 
despreciada por su baja producción, en comparación con líneas comerciales 
(Molina, 2002).  
En este trabajo de investigación, se presenta el primer estudio de la diversidad 
genética de la gallina criolla del Pacífico Colombiano a través del   ADNmt, por lo 
tanto no hay referentes de comparación, aunque se han adelantado estudios de 
diversidad genética empleando otras técnicas moleculares que han permitido 
dilucidar la diversidad genética de las gallinas criollas en Colombia (Revelo et al., 
2011; Palacios et al., 2013). 
De acuerdo con los resultados obtenidos, fue posible verificar la existencia de un 
pool altamente diverso en la región hipervariable del ADNmt en las gallinas criollas 






haplotipos y estos a su vez se agruparon con los linajes maternos A, B, C y E, que 
fueron reportados en estudios previos por Liu et al. (2006). 
Cabe resaltar que el haplotipo H2 fue el de mayor frecuencia (70%) y es 
equivalente a los haplotipos E1 (Liu et al. 2006), al 8-CH (Góngora et al., 2008a), 
el haplotipo E01 (Miao et al., 2013) y al h131 (Langford et al., 2013).  El haplotipo 
H2 fue común para las tres comunidades del Pacífico Colombiano y es probable 
que se encuentre distribuido por todo el país. De los 13 haplotipos encontrados, al 
parecer dos haplotipos (H11 y H12), que hacen parte los haplogrupos E y A, son 
propios de Colombia porque no tienen equivalentes o no han sido reportados en la 
literatura. Estos haplotipos sólo se hallaron en la comunidad indígena y pueden 
ser el producto de una mutación originada después de la introducción europea. 
La mayoría de los haplotipos que definen los haplogrupos E, A, C y B se 
encontraron en la comunidad indígena, por lo tanto fue la más diversa a nivel 
mitocondrial, probablemente debido a su ubicación fronteriza con el Ecuador 
donde el intercambio de gallinas y huevos fértiles entre las comunidades indígenas 
es eventual. La comunidad campesina y la indígena comparten los haplogrupos A 
(6.66%) y C (5%); según Liu et al. (2006) ambos haplogrupos tienen orígenes 
principalmente en el Sur de China y Japón. En la comunidad afrocolombiana, 
prevaleció el linaje ancestral E con un100%; esta región se encuentra aislada 
geográficamente del resto del país, además las condiciones agrestes que presenta 
la región han impedido el desarrollo de la avicultura industrial, por lo tanto el 
cruzamiento con estas aves es mínimo y ha permitido mantener el linaje materno 
del haplogrupo E de origen Europeo. Al parecer, en esta región es posible 
encontrar gallinas criollas con menos introducción de líneas comerciales, por lo 
tanto pueden ser utilizadas para futuros programas de conservación y fomento. 
Sólo 4.4% de la variación total se debió a diferencias entre poblaciones, mientras 
que la mayor variación se encontró dentro de cada población (94.18%). El índice 





(P>0.07), por lo tanto, no se detectó estructura genética, posiblemente se deba a 
que los avicultores no han seleccionado para ninguna característica o tipo en 
particular. En las mismas comunidades, con microsatélites RAMs Revelo et al. 
(2011) y con un panel de 15 microsatélites específicos, Palacios et al. (2013), 
tampoco detectaron estructura genéticas en estas gallinas. Por otro lado, Revelo y 
Valenzuela, (2014) a través del estudio de rasgos morfológicos en gallinas criollas 
del Pacífico Colombiano, encontraron una mezcla de biotipos distribuidos en el 
traspatio de los avicultores rurales, no se encontraron razas específicas en 
particular. 
La diversidad haplotípica promedio en las tres comunidades fue: 0,525±0,006 y la 
nucleotídica (Pi) de 0,00523±0,00975 estos valores muestran que las gallinas del 
Pacífico Colombiano son altamente diversas a nivel mitocondrial. Muchadeyi et al. 
(2008) en gallinas nativas en Zimbawe reportó una diversidad haplotípicade 0.29 
±0.78. Otros autores han hallado una mayor diversidad en gallinas nativas de 
Vietnam (Cuc et al., 2011) y Corea (Hoque et al., 2013), lo cual es explicable por 
estar presentes en sus centros de origen y domesticación (Sur de China, Asia del 
Sur).  
Por otro lado, Grimal et al. (2011) reportaron valores de diversidad nucletídica (Pi) 
en gallina Valenciana de Chulilla y en la Pita Pinta Asturiana, (0,0082), valor 
similar al obtenido por Liu et al. (2006), con (Pi) de 0,0018 a 0,0109 y concuerdan 
con los resultados encontrados en gallinas criollas del Pacífico Colombiano 
(0,00523±0,00975). 
5.2 La gallina criolla colombiana y las relaciones con 
gallinas de todo el mundo 
Se sabe que las gallinas domésticas hoy existentes en el mundo se originaron a 
partir de poblaciones silvestres del red Jungle Fowl (Gallus gallus gallus) en el 






independientes en el Sur de China, Asia del Sur y sudeste de Asia implican al 
menos cinco subespecies como posibles progenitores: G. g. gallus en Tailandia, 
G. g. spadiceus en Birmania y la provincia de Yunan en China, G. g. jabouillei en 
el Sur de China y Vietnam, G. g. murghi en la India y G. g. bankiva en la Isla de 
Java. Sin embargo, todavía no está claro cuántas subespecies han contribuido al 
origen de las gallinas domésticas (Liu et al., 2006; Grimal et al., 2011). 
Algunas investigaciones se han centrado en la reconstrucción de la historia 
matrilineal de las gallinas domésticas a partir de datos de secuencias de ADNmt 
(Miao et al., 2013; Lee et al., 2007; Góngora et al., 2008a; Thomson et al., 2014; 
Dancause et al., 2011; Sulandari et al., 2008; Razafindraibe et al., 2008; Storey et 
al., 2007; 2010; 2012), cuyos resultados han generado más de 425 haplotipos que 
definen alrededor de diez haplogrupos (A-K). En el presente estudio se 
encontraron 13 haplotipos y se agruparon con los haplogrupos A, B, C, y E. 
Según Miao et al. (2013), se han identificado linajes de haplogrupos y sub 
haplogrupos comunes tales como: A, B, D1, E1, E3, F y G, y tienen la 
particularidad de encontrarse presentes tanto en gallinas domesticas así como en 
red Jungle Fowl, este fenómeno posiblemente se deba a que la diferenciación de 
cada uno de los haplogrupos en sub haplogrupos pudo originarse antes de la 
domesticación. Con respecto a las relaciones filogenéticas con gallinas de todo el 
mudo, se encontró que 86.6% (52/60) de las secuencias colombianas hacen parte 
del haplogrupo E, también definido como sub haplogrupo E1 por (Miao et al., 
2013), lo que indica que parte de las gallinas del Pacífico Colombiano están 
estrechamente relacionadas con gallinas de Europa, Oriente Medio, India, 
Oceanía, América del Sur y gallinas domésticas de China. Resultados similares 
fueron reportados por Góngora et al., (2008a) en gallinas araucanas de Chile, en 
donde encontró 91% correspondiente al haplogrupo (E). Por el contrario 
Herkenhoff (2013), en gallinas caipiras de huevos azules de Brasil, reportó 2,86% 





aves caipiras brasileras, Aves de Paraíso (PP) que son el resultado de cruzar 
gallinas de carne con gallinas caipiras y Aves caipira Negra Carmesí (NC), que es 
la mezcla de gallinas productoras de huevos con gallinas caipiras, reportó para 
linaje PP un 100% del linaje E, mientras que el linaje de gallinas caipiras (NC) o 
negras carmesí estuvo compuesta por dos linajes, 60% de origen europeo y 40% 
de origen asiático. 
 El haplogrupo A estuvo presente en las gallinas criollas colombianas en 6.66%, 
este linaje está estrechamente relacionado con gallinas del Sur y el este de China. 
Herkenhoff (2013) reportó en gallinas caipiras de huevos azules 89,52% de 
haplogrupo A, lo que sugiere que tienen un linaje ancestral de Asia, mientras que 
en Colombia se encontró un linaje ancestral correspondiente al haplogrupo E de 
origen europeo, es probable suponer que la diferencia de estos linajes esté 
relacionado con la colonización diferente que tuvieron  Colombia y Brasil. 
Los linajes maternos de gallinas colombianas contienen 5% del haplogrupo C. 
Este linaje está relacionado con gallinas de Sur de China y el Suroeste del Japón, 
con un subgrupo de gallinas nativas japoneses del Sur de Okinawa y guardan 
también una estrecha relación con gallinas nativas de Indonesia y   red Jungle fowl 
(Okaet al., 2007).  
El hallazgo de una secuencia única del haplotipo H10 equivalente al haplotipo B1, 
indican que tienen una baja proporción de este haplotipo que se encuentra 
distribuido principalmente en el Sur y el este de China, al parecer se originó en el 
sudoeste de Asia y el subcontinente Indio. Según Muchadeyi et al. (2008) el sub 
haplogrupo B1está asociado con líneas comerciales para producción de huevos 
blancos y marrones, mientras que el sub haplogrupo B2 es exclusivo para los 
pollos Broilers. Según Oka et al. (2007) el haplogrupo B se encuentra formado por 
los gallos de pelea (Shamo), las líneas comerciales (Rhode Island Red) y (White 
Leghorn). Bajo este contexto, es probable que la presencia del haplotipo H10 que 






sea un indicador de introgresión con gallinas comerciales para la producción de 
huevos. Es posible suponer que gallinas de líneas comerciales productoras de 
huevo hayan llegado a esta región del país con programas gubernamentales para 
inclusión social y de seguridad alimentaria dirigida a comunidades vulnerables y 
desplazadas. Aunque estos programas han fracasado, algunas de estas gallinas 
comerciales sobrevivieron, se adaptaron y posteriormente se mezclaron con 
gallinas criollas. La proporción de haplogrupos (A, B y C), hallada en el Pacífico 
Colombiano (13.33%), pueden ser el resultado de una introducción de genes 
modernos de ADNmt desde Asia, a través de líneas comerciales. 
 Finalmente, en este estudio no se encontró relación alguna con secuencias 
provenientes de fósiles prehistóricos de las islas de Pascua y Polinesia. Según 
Thomson et al. (2014), la alta frecuencias del haplogrupo E encontrado en los 
fósiles arcaicos de los archipiélagos de Polinesia fue ocasionada por 
contaminación con ADN de gallinas modernas, por lo tanto, pudo haber afectado 
negativamente los resultados obtenidos por Storey et al. (2007; 2012), quien 
manifestó haber encontrado linajes E1 y E6 en fósiles arcaicos encontrados en los 
diferentes archipiélagos de Polinesia. Contrario a lo que encontró Thomson et al. 
(2014), en las muestras arcaicas y una alta proporción de las gallinas modernas 
de Polinesia revelaron un haplogrupo único que hacen parte del haplogrupo D y 
sólo se encuentra en el Pacifico. Al parecer representa los auténticos linajes   








En este estudio se proporcionó la primera evaluación genética de las gallinas 
criollas del Pacífico Colombiano a nivel de ADNmt. Se encontró la existencia de un 
pool altamente diverso en región hipervariable del ADNmt en las gallinas criollas 
que están distribuidas en las comunidades rurales. 
 Cuatro linajes maternos correspondientes a E, A, C y B; fueron  identificados en 
las gallinas criollas existentes en la actualidad. El haplogrupo E fue el de mayor 
frecuencia y es común para las tres comunidades estudias. Es probable que esta 
distribución indique un origen europeo, dado que los documentos históricos 
muestran que los españoles la introdujeron desde época de la Colonia y aún están 
conservados especialmente en la comunidad afrocolombiana.  
En menor proporción se hallaron tres linajes maternos de origen Asiático, 
correspondientes a los haplogrupos A, B y C, los cuales probablemente llegaron al 
Pacífico Colombiano con la introducción de líneas comerciales introducidas desde 
finales del siglo XIX y comienzos del siglo XX, época del auge de la avicultura 
industrial. 
El haplogrupo B parece ser un buen indicador de la introgresión de líneas 
comerciales, puesto que algunos estudios previos encontraron que está asociado 
con líneas comerciales para la producción de huevos, ylos gallos de pelea. 
Para futuros programas de conservación y fomento de gallinas criollas 
colombianas, se recomienda seleccionar ejemplares conservados por 
comunidades afrocolombianas en el departamento de Chocó, también en algunas 
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Anexo: Fotografías de las muestras 
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